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性 DLBCL と比較してその予後は不良のままである．平均生存期間は 40 ヶ月程度に留まり最
も予後の悪い脳腫瘍のひとつにあげられる(2014,	REPORT OF BRAIN TUMOR REGISTRY 




子異常については未解明な部分が大きい．一方、PCNSL において NF-κB 経路が恒常的活性
化することによって腫瘍増殖・進展の中心的役割を果たしていることが知られている．NF-
κB 経路は正常細胞において炎症反応における転写調節を行う．B 細胞受容体（BCR）は正
常 B 細胞において抗原からの提示を受け BCR シグナルの起点となり NF-κB 経路を活性化さ
せることと抗原特異的な受容体発現における際の役割の主に二つの機能を有することが知
られている(Staudt,	2010)．これまでに全身性 DLBCL において NF-κB 経路や BCR シグナル








106 症例の初発 PCNSL 症例を 7 施設（横浜市立大学、国立がん研究センター、東京医科歯
科大学、大阪大学、神戸大学、横浜労災病院、横須賀共済病院）より収集した．PCNSL の
診断は WHO	classification にそって CD20 陽性	DLBCL という病理診断と全身病変の除外に
よりおこなった．標的遺伝子は、全身性 DLBCL における網羅的遺伝子解析の結果を参考に
し、遺伝子オントロジーデータベース（Visualization	 and	 Integrated	 Discovery	
(DAVID)	 、 Kyoto	 Encyclopedia	 of	 Genes	 and	 Genomes	 (KEGG)	 ）において“B-cell	
signaling”	および	“NF-κB	pathway”	に関連する遺伝子から選択した．更に PCNSL で














	Figure 1: The landscape of the integrated mutational status of the selected 21 genes in 71 




メインにおける 1 番目の tyrosine であり B-cell	signaling の起点となる重要な役割を果
たすと考えられている．今回の Ion	Torrent	シークエンスでその部分における遺伝子変異
hotspot を認めたもの部分が存在する CD79B	exon5 の multiplex	PCR における増幅が非常
に乏しく遺伝子解析に必要な十分なデータが得られたかったので Sanger	Sequencing や



























疫応答の乏しさがあげられる．このような PCNSL 特有の腫瘍環境において B-cell	
receptor	ligands	や toll-like	receptor	ligands からの抗原提示シグナルを直接受ける
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